
Biological Data Science, Ueda Lab
Bioinformatics for large scale genomics and proteomics using Data Science.   

１．Precision medicine ３．Genomics using cloud technology

２．RNA Base modification
(epitranscripmics)

４．Cancer neoantigen analysis

Developing tool for Cancer Genomic Test 
“Todai OncoPanel” at University of Tokyo hospital

Developing tool that enable PETA scale Genomic analysis 
Using cloud technology, such as Apache Spark.

• Whole genome Sequence (WGS 50x)
analysis done in 2 hours

using 720 CPU core using
Distributed cloud commuting

• Analysis pipeline  for
WGS,  RNASeq,  single cell RNA

• Program run on Multi Cloud
Enviroment without any 
further setting

Classification of 43 tRNA using nanopore
Sequencer with 93% accuracy.

Somatic mutation caller “karkinos”
Which have been used for Today OncoPanel testing

Cloud native NGS pipeline
“Volts” 

• Our program has been
used both in research and

translational medicine, 
and also with
advanced medical care

• Deeplearning (CNN) 
based method to identify
RNA modifications

• Development for
OncoPanel 2 is ongoing

• Aim for precise tRNA
quantification and 
detection of base
modificational
alteration in disease
condition

５．Histone modification analysis

Tumor DNA/RNA analysis

Detect somatic mutation/ fusion 
gene

Collaboration with Suzuki Lab
@ chembio, University of Tokyo

Collaboration with kawamura Lab

Constract Neoantigen peptide DB

IP HLA and masspec analysis

Check Affinity

• Constructing Neoantigen DB 
based on somatic mutation
for mass spectrometry
HLA pulldown analysis

Software to detect histone modification for middle down 

Collaboration with kawamura Lab

• De novo Histone modification
analysis using mass spectrometry

Collaboration with
Aburatani Lab @RCAST
Mano Lab @NCC

生命情報アライアンス
UTokyo-RAILS
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１．Precision medicine
Developing tool for Cancer Genomic Test 
“Todai OncoPanel” at University of Tokyo hospital

Somatic mutation caller “karkinos”
Which have been used for Today OncoPanel testing

• Our program has been
used both in research and

translational medicine, 
and also with
advanced medical care

• Development for
OncoPanel 2 is ongoing

http://todaioncopanel.umin.jp/

生命情報アライアンス
UTokyo-RAILS

がんのパネル検査が保険収載されるなど、ゲノム精密化医療が始まっています。
10年近く前から、がんのエクソームシーケンスを中心とした解析を行い、
ICGC傘下での研究に参加し、がんの変異を検出するためのソフトウェアを開発してきました。
現在、東大オンコパネルにがんの変異解析のためのソフトウェアを提供し、ゲノムサイエンス分野
とともに精密化医療のための情報学的な支援を行っています。
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２．RNA Base modification
(epitranscripmics)

Classification of 43 tRNA using nanopore
Sequencer with 93% accuracy.

• Deeplearning (CNN) 
based method to identify
RNA modifications

• Aim for precise tRNA
quantification and 
detection of base
modificational
alteration in disease
condition

Collaboration with Suzuki Lab
@ chembio, University of Tokyo

Suzuki RNA Modification Project

生命情報アライアンス
UTokyo-RAILS

RNAの化学修飾を検出する取り組み、エピトランスクリプトームの解析を行っています。
ERATO,鈴木RNA修飾プロジェクトにおいて、情報解析チームを担当しています。
RNAの化学修飾は進化的な起源も非常に古く、かつ現在においても幅広い生命現象への関りが指摘
されていますが、これまでのシーケンサでは解析することが難しいため、RNA分子を直接
解析できるナノポアシーケンサでの解析を行っています。RNA修飾を深層学習のアルゴリズムで
解析するソフトウェアの開発に取り組んでいます。
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Development of RNA modification analysis software

(～200 species, 

over 100 RNA modifications)
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(～20,000 species, 

～ 10 RNA modifications)
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tRNA Expression Analysis

Modification detection

Location + modification type

On each RNA molecule
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• BIGDATA解析とAI を活用しナノポアデータからRNA修飾を解析するための手法を開発しています。



・nanoDoc achieves higher accuracy with 

AUC 0.96 comparing to existing method 

・Using nanoDoc, 23 types of rRNA modification were successfully

detected. 
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生命情報アライアンス
UTokyo-RAILS

これまでに深層学習を用いて既知のRNA修飾を精度よく検出する手法を開発しており、
ゲノムワイドな高精度なRNA修飾解析のための技術開発をしています。



３．Genomics using cloud technology
Developing tool that enable PETA scale Genomic analysis 
Using cloud technology, such as Apache Spark.

• Whole genome Sequence (WGS 50x)
analysis done in 2 hours

using 720 CPU core using
Distributed cloud commuting

• Analysis pipeline  for
WGS,  RNASeq,  single cell RNA

• Program run on Multi Cloud
Enviroment without any 
further setting

Cloud native NGS pipeline
“Volts” 
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ナノポアシーケンスRNAシーケンスではサンプル当たり約2TB

ヒトの全ゲノムシーケンスでは300GBのデータが産出されます。
シングルセルを代表とする多様なアプリケーションにより、データ量と解析の複雑さは増加してお
り、クラウド技術を用いたビッグデータ解析が必要とされています。
バイオインフォマティクスにおけるクラウド技術の活用は遅れており、
ナノポアシーケンサ、全ゲノム解析、シングルセル、質量分析機の解析において、
ビッグデータ解析技術の活用を進めています。
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４．Cancer neoantigen analysis

５．Histone modification analysis

Tumor DNA/RNA analysis

Detect somatic mutation/ fusion 
gene

Collaboration with kawamura Lab

Constract Neoantigen peptide DB

IP HLA and masspec analysis

Check Affinity

• Constructing Neoantigen DB 
based on somatic mutation
for mass spectrometry
HLA pulldown analysis

Software to detect histone modification for middle down 

• De novo Histone modification
analysis using mass spectrometry

また、がんのネオアンチゲンの質量分析器による検出・ヒストン修飾の解析についても、
共同研究を進めています。



• ご興味のある方は以下までご連絡ください。

ueda@biods.rcast.u-tokyo.ac.jp

mailto:ueda@biods.rcast.u-tokyo.ac.jp

